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ВЫЯВЛЕНИЕ ДНК МИКРОСПОРИДИЙ В ГЕМОЛИМФЕ ШЕСТИ 
ЭНДЕМИЧНЫХ БАЙКАЛЬСКИХ АМФИПОД И ОДНОГО
ПАЛЕАРКТИЧЕСКОГО ВИДА GAMMARUS LACUSTRIS
Микроспоридии – уникальные представители паразитофауны,
сочетающие свойства как эукариотических, так и прокариотических
организмов. Они являются облигатными внутриклеточными
паразитами, которые вызывают инфекции практически у всех
эукариотическиех организмов. В настоящее время описано около 
187 родов и более 1300 видов микроспоридий, из которых почти
половина заражают гидробионтов и около 50 родов инфицируют
водных членистоногих.
Озеро Байкал является самым глубоким и одним из
древнейших озер на планете, и отличается богатой эндемичной
фауной с преобладанием членистоногих. Амфиподы в озере
представлены более чем 350 эндемичными видами и подвидами. 
Они освоили практически все глубины и все типы субстратов.
Возраст и географическая изоляция этой группы организмов
создают возможность для изучения отношений между паразитом и
хозяином, эволюции и генетического разнообразия паразита. Но в
настоящее время данные по микроспоридиям амфипод Байкала 
остаются неполными.
На предмет зараженности микроспоридиями нами были
исследованы байкальские эндемичные амфиподы, среди которых
глубоководные и литоральные виды, а также для сравнения степени
зараженности микроспоридиями и генетического разнообразия
паразита нами был исследован палеарктический вид – G. lacustris, 
образцы которого были собраны в Республике Хакисия (оз. Шира) и
в заводи реки Ангары, г. Иркутск (о. Юность).
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Таким образом, нами были получены 23 нуклеотидные
последовательности ДНК микроспоридий (участок гена ssrDNA) 
длиной 653 п.н., выделенной из гемолимфы шести эндемичных
байкальских амфипод: Acantagammarus loppaceus longispinus,
A. maculosus, Pallasea cancellus, Eulimnogammarus verrucosus, 
E. cyaneus, E. marituji и одного палеарктического вида – G. lacustris.
На основе полученных последовательностей было построено
филогенетическое древо (программа Mega 6.1), по топологии
которого было выявлено четыре отдельных кластера. В первом и
третьем идентифицирован полифилетический род – Microsporidium
(Microsporidium1, Microsporidium2). Второй кластер объединил
последовательности ДНК микроспоридий относящихся к роду 
Dictyocoela. Также к третьему кластеру был отнесен род
Enterocytospora. Четвертый кластер объединил
последовательности, относящиеся к роду Nosema.
Так как в данной работе для поиска ДНК микроспоридий
(участок гена ssrDNA) использовался пул гемолимфы амфипод
одного вида (1-50 особей на пробу), было решено проанализировать
степень заражённости отдельных особей с использованием теории
вероятностей, был проведён математический анализ, в основу
которого легла теорема о сложении вероятностей и операция
объединения событий, известные из теории вероятностей. Так было 
установлено, что особи, выловленные в бух. Большие Коты гораздо
слабее заражены микроспоридиями, или не заражены вовсе, чем в
бух. Листвянка. Наибольшая степень зараженности
микроспоридиями наблюдается у вида - P. cancellus, обитающего в
пос. Листвянка. Также установлено, что особи вида E. verrucosus
заражены паразитами, которые относятся к трем разным родам.
Вероятность зараженности одной особи, паразитами рода 
Dictyocoela примерно на 1 % выше, чем родами Microsporidium2 и
Nosema.
Данное исследование частично поддержано грантами: РФФИ
№ 14-04-00501, № 15-04-06685 и № 15-29-01003, базовой части
госзадания Минобрнауки № 1354–2014/51 и проектной части
госзадания Минобрнауки 6.382.2014/K.
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